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Vernetzung von Biobanken
Moderne biomedizinische Forschung ist 
zunehmend auf umfangreicheres und 
spezielleres Biomaterial angewiesen [1]. 
Dieses wird in epidemiologischen Bio-
banken (auch populationsbezogene Bio-
banken genannt) oder klinischen Bio-
banken aufbewahrt [2]. In der deutschen 
Forschungslandschaft finden sich 
sowohl eine Vielzahl kleiner Biobanken 
mit nur wenigen hundert Proben – aus 
einer bestimmten Studie oder zu einem 
bestimmten (manchmal seltenem) 
Krankheitsbild – als auch sehr große, 
zentralisierte Biobanken mit hundert-
tausenden von Proben, in denen z. B. 
die Biomaterialien aus allen Projekten 
eines Forschungsstandorts gemeinsam 
gesammelt werden. Auch wenn die 
neuere Entwicklung zur Etablierung 
entsprechender Qualitätsstandards zur 
Zentralisierung (und damit zu größeren 
Biomaterialsammlungen) beiträgt – 
vgl. z. B. die fünf deutschen BMBF-ge-
förderten (Bundesministerium für 
Bildung und Forschung) zentralisierten 
Biomaterialbanken (cBMB, [3, 4]) oder 
die nationalen Biobanken in Estland, Is-
land, Luxemburg und Großbritannien 
[5] – so stehen Forscher dennoch weiter-
hin vor der Herausforderung, dass die 
Proben- und Datenbestände einer einzel-
nen Biobank nicht ausreichen, um für 
statistisch valide Analysen ausreichend 
große Kollektive zu generieren [2]. 
Daraus resultiert häufig die Suche nach 
Kooperationspartnern, die in gleichem 
Maße molekular gut charakterisiertes Bio-
material (inklusive der zugehörigen Pro-
bandendaten) für ähnliche Probanden-
phänotypen zu einem multizentrischen 
Projekt beisteuern können.
Die sog. „Vernetzung von Bio-
banken“ soll daher die Suche nach Ko-
operationspartnern mit geeignetem Bio-
material (oft spricht man allgemein von 
der „biobankenübergreifenden Proben-
suche“) unterstützen, ohne dass die Proben 
selbst dafür zentralisiert gelagert werden 
müssen. Sie kann sowohl auf Ebene eines 
einzelnen Landes – z. B. koordiniert über 
den Deutschen Biobankknoten („German 
Biobank Node“, GBN, [6] – als auch 
europaweit – koordiniert durch die seit 
2014 etablierte paneuropäische Bioban-
keninfrastruktur BBMRI-ERIC („Bioban-
king and BioMolecular Resources Re-
search Infrastructure-European Re-
search Infrastructure Consortium“, [7] – 
etabliert werden. Auch außerhalb 
Europas gibt es Initiativen. Als Beispiel 
sei der „Biospecimen Resource Locator“ 
des US-amerikanischen „National Cancer 
Institute“ (NCI) genannt [8].
Zur IT-technischen Umsetzung einer 
solchen Vernetzung gibt es eine Viel-
zahl von Ansätzen und Strategien mit 
jeweils eigenen Anwendungsfällen sowie 
Vor- und Nachteilen. Unseren Vor-
schlag für eine projektunabhängige 
Klassifikation bestehender Strategien 
zur Vernetzung von Biobanken zeigt 
. Abb. 1. Er unterscheidet 3 Kriterien: 
a) Die Granularität der die Biobanken/
Proben beschreibenden Daten, b) den 
Speicherort derselben und c) den Grad 
an Automatisierung, mit dem Suchver-
fahren ausgeführt werden. Mittels dieser 
Kriterien werden bestehende Ansätze im 
Folgenden vorgestellt. Anschließend wird 
ein Konzept umrissen, das diese Ansätze 
in einer integrierten IT-Plattform nutz-
bar macht und so Forschern ein Werk-
zeug zur Suche nach geeignetem Bio-
material auf europäischer Ebene an die 
Hand geben soll.
Strategien zur Vernetzung
Allen Vernetzungsstrategien ist ge-
mein, dass die Probensuche keine 
Zentralisierung des Materials selbst er-
fordert. Vielmehr läuft sie auf den die 
Proben charakterisierenden Merkmalen 
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sowie auf den die Probenspender 
charakterisierenden klinischen Daten ab. 
Folglich müssen die Daten, die Biobanken 
und ihre Proben beschreiben, durchsuch-
bar bzw. auffindbar gemacht werden. 
Ein erstes Entscheidungskriterium hier-
für stellt die Granularität der Biobank-/
Probendaten dar:
Kataloge. Kataloge wie das Deutsche 
Biobankenregister [9] oder der BBMRI-
Katalog [10] stellen einen ersten Über-
blick über verfügbare Biobanken auf Basis 
aggregierter Daten (nicht zu verwechseln 
mit den später noch beschriebenen Meta-
daten) bereit. Sie sind üblicherweise mit 
einem Webbrowser öffentlich einseh-
bar und werden daher auch mit „Schau-
fenstern“ [11] oder „gelben Seiten“ [12] 
verglichen. Datengrundlage sind meist 
manuelle Dateneingaben der Biobank-
betreiber [13], die bereits in der Ver-
gangenheit zur Voraussetzung für eine 
BMBF-Förderung gemacht wurden [3]. 
Neben den Adress- und Kontaktdaten 
einer Biobank wird als aggregiertes Daten-
element z. B. die (grobe) Gesamtanzahl 
der für einen bestimmten Materialtyp ge-
lagerten Proben gespeichert. Analog kann 
man die Probenanzahl auch mit Blick 
auf die relevante Krankheit der Proben-
spender aggregieren (z. B. Anzahl der 
Gewebeproben von Patienten mit einem 
Prostatakarzinom).
Die über einen Katalog verfüg-
baren Daten beinhalten also nur die-
jenigen „Daten auf Biobankebene“, 
die vom Biobankbetreiber – etwa im 
Rahmen einer regelmäßigen Umfrage 
des Katalogbetreibers oder über die Er-
fassungsmasken einer Webseite [13] – 
jeweils manuell bereitgestellt wurden. 
Kataloginhalte umfassen somit keiner-
lei Informationen zu einzelnen Proben- 
bzw. deren Probenspendern („Daten auf 
Probenebene“). Diese Eigenschaft ist Vor- 
und Nachteil zugleich: Vorteil ist die sehr 
niedrige technische Hürde zur Teilnahme, 
denn die Registrierung im Katalog er-
fordert nur wenige Minuten und benötigt 
lediglich einen Webbrowser. Nachteil ist 
die potentiell mangelnde Aktualität und 
Granularität der manuell erfassten Daten 
auf Biobankebene. Eine feingranulare 
Suche mit Bezug zu einzelnen Proben bzw. 
Probenspendern, die mehrere Merkmale 
miteinander kombiniert, können Kataloge 
nicht bereitstellen. Je nach Anwendungs-
szenario haben derartige Kataloge sicher-
lich ihre Berechtigung, sollten aber aus 
Sicht der Autoren anderweitige Ver-
netzungsvarianten nur ergänzen. Für 
einen Vergleich bestehender Biobank-
kataloge sei an dieser Stelle auf [14] ver-
wiesen.
Zentrale Suchdienste. Möchte man 
eine auf Proben-/Spendermerkmalen 
basierende Suche durchführen, so gibt 
es wiederum zwei unterschiedliche An-
sätze: zentrale Suchdienste und föderierte 
Suchdienste. Beispiele für zentrale Such-
dienste sind CRIP [15] oder der oben ge-
nannte „Specimen Resource Locator“ 
des NCI [8]. Forscher können eine web-
basierte Maske verwenden, um Kriterien 
als Schlüssel-Wert-Paare zu definieren 
und diese per Und/Oder-Verknüpfungen 
zu kombinieren. Der Suchdienst ver-
gleicht den so entstandenen Kriteriensatz 
mit den ihm bis dahin an eine zentrale 
Datenbank übertragenen Proben-/
Spenderdaten und zeigt dem Forscher 
sofort die Anzahl passender Proben an, 
ggf. auch unter Nennung derjenigen Bio-
banken, die entsprechende Proben ge-
meldet haben. Datengrundlage für diese 
Suche sind regelmäßige Übermittlungen 
strukturierter Daten, die jede Biobank 
aus ihrem Laborinformationssystem 
(LIMS) extrahieren, in das vom Such-
dienst vorgegebene Zielformat trans-
formieren und anschließend, meist über 
das Internet, in seine zentrale Datenbank 
laden muss. Dieser sog. ETL-Prozess 
(Extraktion, Transformation, Laden), 
auch materialisierte Datenintegration 
genannt [16], ist sowohl für die Daten 
übermittelnden Biobanken als auch 
für die entgegennehmenden zentralen 
Suchdienste mit der Bereitstellung ent-
sprechend komplexer IT-Anwendungen 
verbunden und stellt oftmals eine nicht 
zu unterschätzende Hürde dar.
Föderierte Suchdienste. Föderierte 
Suchdienste arbeiten ebenfalls mit Daten 
auf Probenebene, verzichten aber auf das 
Etablieren einer zentralen Datenbank, an 
die die Probendaten übermittelt werden 
müssen. Stattdessen wird eine lokale 
Softwarekomponente unter der Hoheit 
der jeweiligen Biobank betrieben, die – 
entweder durch materialisierte (ETL-
Prozess) oder durch virtuelle Daten-
integration (Adapter) – Zugriff auf die 
lokalen Datenbestände der Biobank erhält. 
Der Forscher formuliert für seine Proben-
suche, ähnlich wie bei einem zentralen 
Suchdienst, über eine Webseite seinen 
Kriteriensatz durch Verknüpfung einzel-
ner Merkmale. Die Antwort des Such-
dienstes unterscheidet sich jedoch je nach 
Grad seiner Automatisierung, sodass zwei 












































Abb. 1 8 Klassifikation von Ansätzen zur Suche nach Forschungspartnern mit passendem Biomaterial
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scheiden sind: abfragebasierte föderierte 
Suchdienste (z. B. EHR4CR [17, 18] oder 
das auf i2b2-basierende SHRINE [19, 20]) 
antworten dem Forscher automatisch 
und sofort mit Informationen über ver-
fügbares Biomaterial, z. B. über die An-
zahl der in verschiedenen Biobanken 
jeweils verfügbaren, zu den Suchkriterien 
passenden Proben.
Dezentrale Suche. Die dezentrale Suche 
basiert hingegen nicht auf einer Abfrage, 
sondern auf einer Anfrage: Sie holt vor 
der Rückmeldung eines lokalen Such-
ergebnisses an die anfragende Such-
komponente die explizite Freigabe durch 
den jeweiligen Biobankbetreiber ein [21]. 
Als ergänzende Information für eine 
solche Freigabeentscheidung enthält jede 
Suchanfrage in der Regel die Identität des 
anfragenden Forschers und eine Kurz-
beschreibung des geplanten Forschungs-
projekts. Technisch setzt dieses Verfahren 
als lokales Data-Warehouse einen sog. 
„Brückenkopf“ ein, der Suchantworten 
erst nach einem interaktiven Dialog mit 
einem lokalen Verantwortlichen und 
seiner expliziten Freigabe nach extern 
übermittelt. Durch die Einbeziehung 
eines lokalen Biobankverantwortlichen 
ergeben sich für die Beantwortung von 
Suchanfragen zwar deutliche zeitliche 
Verzögerungen, die sich für einige An-
wendungsfälle erschwerend auswirken. 
Doch wird dadurch die Datenhoheit der 
Biobank vollständig bewahrt und mit der 
Vernetzung sind wesentlich niedrigere 
Hürden im Hinblick auf Datenschutz 
und Patienteneinwilligungen verbunden, 
was die Chancen auf eine Teilnahme einer 
Biobank erhöht [14, 21].
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Zusammenfassung
Hintergrund. Nicht selten benötigt ein 
medizinisches Forschungsvorhaben mehr 
biologisches Material, als in einer ein-
zigen Biobank verfügbar ist. Daher unter-
stützt eine Vielzahl von Strategien das Auf-
finden potentieller Forschungspartner mit 
passenden Proben, auch ohne dass diese 
zuvor in einer zentralisierten Sammlung zu-
sammengeführt werden müssen.
Ziel. Der vorliegende Beitrag beschreibt die 
Klassifizierung verschiedener Strategien zur 
Vernetzung von Biomaterialbanken, speziell 
zur Probensuche, sowie eine IT-Infrastruktur, 
die diese Ansätze kombiniert.
Material und Methoden. Bestehende 
Strategien lassen sich nach drei Kriterien 
klassifizieren: a) Granularität der Proben-
daten: grobe Daten auf Bankebene (Katalog) 
vs. feingranulare Daten auf Probenebene, 
b) Speicherort der Probendaten: zentrale 
(zentraler Suchdienst) vs. dezentrale Daten-
haltung (föderierte Suchdienste) und c) Auto-
matisierungsgrad: automatisch (abfrage-
basiert, föderierter Suchdienst) vs. halbauto-
matisch (anfragebasiert, dezentrale Suche). 
Alle genannten Suchdienste setzen eine 
Datenintegration voraus; dabei helfen Meta-
daten bei der Überwindung semantischer 
Heterogenität.
Ergebnisse. Der „Common Service IT“ in 
BBMRI-ERIC („Biobanking and Biomolecular 
Resources Research Infrastructure-European 
Research Infrastructure Consortium“) ver-
eint einen Katalog, die dezentrale Suche 
und Metadaten in einer integrierten Platt-
form, um Forschern vielseitige Werkzeuge zur 
Suche nach passendem Probenmaterial zu 
geben und bei den Biobankern gleichzeitig 
ein hohes Maß an Datenhoheit zu bewahren.
Diskussion. Trotz ihrer Unterschiede 
schließen sich die vorgestellten Strategien 
zur Vernetzung von Biomaterialbanken 
gegenseitig nicht aus. Vielmehr lassen sie sich 
in gemeinsamen Forschungsinfrastrukturen 






Strategies for biobank networks. Classification of different approaches for 
locating samples and an outlook on the future within the BBMRI-ERIC
Abstract
Background. Medical research projects of-
ten require more biological material than can 
be supplied by a single biobank. For this rea-
son, a multitude of strategies support locat-
ing potential research partners with match-
ing material without requiring centralization 
of sample storage.
Objectives. Classification of different strate-
gies for biobank networks, in particular for lo-
cating suitable samples. Description of an IT 
infrastructure combining these strategies.
Materials and methods. Existing strategies 
can be classified according to three criteria: 
(a) granularity of sample data: coarse bank-
level data (catalogue) vs. fine-granular sam-
ple-level data, (b) location of sample data: 
central (central search service) vs. decentral 
storage (federated search services), and (c) 
level of automation: automatic (query-based, 
federated search service) vs. semi-automat-
ic (inquiry-based, decentral search). All men-
tioned search services require data integra-
tion. Metadata help to overcome semantic 
heterogeneity.
Results. The “Common Service IT” in BBM-
RI-ERIC (Biobanking and BioMolecular Re-
sources Research Infrastructure) unites a cat-
alogue, the decentral search and metadata in 
an integrated platform. As a result, research-
ers receive versatile tools to search suitable 
biomaterial, while biobanks retain a high de-
gree of data sovereignty.
Conclusions. Despite their differences, the 
presented strategies for biobank networks do 
not rule each other out but can complement 
and even benefit from each other.
Keywords
Joint research · Federation ·  
Data integration · Registry ·  
Research infrastructure
375Bundesgesundheitsblatt - Gesundheitsforschung - Gesundheitsschutz 3 · 2016 | 
Metadaten
Grundlegende Voraussetzung für die im 
Rahmen von Suchdiensten erforderliche 
Datenintegration ist ein gemeinsames 
Verständnis der Biobanken und der 
Dienste über die semantische Inter-
pretation der probenbeschreibenden 
Daten. Dieses kann aufgrund unter-
schiedlicher Dokumentationspraxen der 
Biobanken nicht vorausgesetzt werden. 
Die Überwindung dieser semantischen 
Heterogenität wurde von Riegman et al. [1] 
als „full-blown annotation problem“ be-
zeichnet. Es wurde bislang zumeist mittels 
eines gemeinsam abgesprochenen Daten-
satzes und einer zugehörigen Vereinheit-
lichung aller darin enthaltenen Merkmale 
und deren Ausprägungsmöglichkeiten 
angegangen. Dieser Datensatz, den alle 
datenliefernden Biobanken bedienen 
können müssen, wird also als „kleinster 
gemeinsamer Nenner“ gebildet und daher 
auch oft „Minimaldatensatz“ genannt. Um 
am Suchdienst teilzunehmen, müssen IT-
Verantwortliche der Biobanken die jeweils 
lokal im LIMS vorliegenden Attribute auf 
die jeweilige Entsprechung in diesem 
gemeinsamen Datensatz abbilden und 
beim Export entsprechend umschreiben. 
Dies ist allerdings nur realisierbar, wenn 
eine 1:1-Abbildung zwischen Merkmalen 
sowie auch deren Merkmalsausprägungen 
möglich ist. Ansätze zum Umgang mit 
komplexeren Abbildungsszenarien sind 
z. B. in Mate et al. [22] beschrieben.
Prinzipbedingt problematisch an 
jedem Minimaldatensatz ist erstens, dass 
Daten ausschließlich in der konsentierten 
Datensatzbreite zur Verfügung stehen. 
Erfasst also eine Biobank darüber hinaus-
gehende Informationen, stehen diese 
im Suchdienst nicht zur Verfügung und 
können somit die Probensuche nicht 
unterstützen. Der Detailgrad durchsuch-
barer Annotationen wird dadurch ein-
geschränkt. Etwaige Änderungen am 
Minimaldatensatz sind zwar möglich, aber 
aufwändig, da nicht nur ein erfüllbarer 
Konsens unter den beteiligten Biobanken 
hergestellt werden muss, sondern auch die 
etablierten Prozesse der Datenintegration 
entsprechend angepasst werden müssen. 
Zweitens ist das Format von Minimal-
datensätzen nicht standardisiert. Das 
ist für IT-Systeme ein Problem, da sich 
die korrekte Interpretation eines Daten-
elements selten aus seinem Bezeichner 
allein ableiten lässt. Vielmehr muss 
jede Annotation einer Bioprobe so um-
fassend beschrieben sein, dass man damit 
sowohl den Ursprung als auch die Aus-
sage korrekt herleiten kann. Beispiels-
weise ist eine prosaische Beschreibung 
zur Interpretation durch einen mensch-
lichen Leser hilfreich, während Daten-
typen und Einschränkungen des Werte-
bereichs IT-Systemen eine Validierung 
ermöglichen. Probenannotationen sind 
also wiederum mit Annotationen zu be-
schreiben. Diese „Annotationen von An-
notationen“ werden als Metadaten be-
zeichnet und können bspw. nach dem 
ISO-Standard 11179-3:2013 beschrieben 
werden [23].
Metadaten geben nicht nur dem 
ETL-Beauftragen eine Interpretations-
hilfe, sondern auch dem Forscher, der 
die Daten zur Auswertung erhält. Mit 
einer maschinenlesbaren Beschreibung 
und Webschnittstelle kann auch jedes 
IT-System, das die Daten verarbeitet, 
Metadaten abrufen und verarbeiten. Zu 
diesem Zweck erfolgt deren Verwaltung, 
Pflege und Bereitstellung in einem sog. 
„Metadata Repository“ (MDR).
Im Sinne einer umfassenden Inter-
operabilität sollten Metadaten – anders 
als die Daten selbst – für möglichst viele 
Systeme direkt abrufbar sein. Das lässt sich 
einerseits durch eine zentrale Metadaten-
haltung erreichen. Andererseits ist auch 
eine Föderation mehrerer MDR möglich. 
Einen ersten Schritt hin zu einer solchen 
MDR-Föderation geht das Samply.
MDR des Deutschen Konsortiums für 
Translationale Krebsforschung (DKTK, 
[24]). Das ISO-11179-basierte MDR über-
nimmt Metadaten aus dem (auf dem-
selben Standard basierenden) caDSR des 
NCI und reichert sie um für das DKTK 
wichtige Informationen an (bspw. um eine 
deutsche Übersetzung [25]). Dabei bleibt 
der Bezug zu den caDSR-Metadaten er-
halten, was einer Fragmentierung ent-




Eine Anwendung der vorgestellten 
Methoden soll im Rahmen der in 
BBMRI-ERIC auf europäischer Ebene 
geplanten Vernetzungsaktivitäten in 
den kommenden Jahren schrittweise 
umgesetzt werden. In der BBMRI-
Terminologie werden die entsprechenden 
Softwarelösungen in ihrer Gesamtheit als 
„Common Service IT“ bezeichnet und 
im Folgenden auch als CS-IT abgekürzt. 
Während BBMRI-ERIC und die CS-IT 
eine Vielzahl von Anwendungsfällen ab-
decken – bspw. auch die Anforderung 
und das Tracking von Proben nach erfolg-
reicher Projektvermittlung – soll hier 
die Suche nach Proben und passenden 
Projektpartnern beleuchtet werden.
Die dafür im CS-IT umzusetzende 
Plattform besteht sowohl aus zentralen 
Komponenten, die gemeinsam für 
alle teilnehmenden Biobanken be-
trieben werden, als auch aus lokalen 
Komponenten, die jede Biobank unter 
eigener Hoheit betreibt. Im Einzelnen 
sind folgende Komponenten vorgesehen 
(vgl. eingekreiste Zahlen in . Abb. 2):
1. Jede Biobank erhält einen sog. 
Konnektor, der im Kontext des oben 
beschriebenen anfragebasierten, 
föderierten Suchdienstes einem 
Brückenkopf entspricht. Er stellt das 
Bindeglied zwischen den Primär-
systemen der Biobank und den 
zentralen Komponenten des CS-
IT dar. Die eigentlichen Primär-
systeme (bspw. ein LIMS bzw. Bio-
bank-Management-System) können 
also unverändert weiterbetrieben 
werden, müssen aber ihre proben-
beschreibenden Daten (bzw. eine 












Abb. 2 8 Komponenten des BBMRI-ERIC CS-IT 
(vereinfacht, eingekreiste Zahlen s. Text)
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Weise dem Konnektor zur Verfügung 
stellen. Alternativ könnte zwar die 
Konnektorschnittstelle auch direkt im 
Primärsystem implementiert werden. 
Dies dürfte aber in den wenigsten 
Fällen realisierbar sein, da dafür meist 
kommerzielle Softwareanbieter ihre 
Produkte entsprechend anpassen 
müssten.
2. Metadaten werden zentral durch 
den CS-IT verwaltet, um die Her-
stellung semantischer Interoperabili-
tät zwischen den heterogenen Daten-
beständen in den Quellsystemen zu 
unterstützen.
3. Bei der eigentlichen Vernetzung ver-
folgt der CS-IT zwei Strategien:
  a. Ein Biobankverzeichnis bietet eine 
Übersicht über alle an den CS-IT 
angeschlossenen Biobanken. Ge-
mäß der Klassifikation in . Abb. 1 
entspricht es einem Katalog, der 
aggregierte Daten auf Biobank-
ebene enthält, diese anschaulich 
darstellt und auch einfache Suchab-
fragen ermöglicht.
b. Ein Probenlokalisator („sample 
locator“) implementiert eine de-
zentrale Suche als Dienst zur 
Suche nach Daten auf Proben-
ebene. Der Lokalisator ist dabei die 
Komponente, die dem Forscher 
die Formulierung von Such-
kriterien erlaubt und diese vor-
hält. Durchgeführt wird die Suche 
durch den Konnektor in der Bio-
bank unter Einbeziehung eines 
Biobankverantwortlichen. Eine 
ausführliche Beschreibung des 
Prozesses findet sich in [21].
Die Umsetzung und der Betrieb des CS-IT 
ruht ab Herbst 2015 auf den Schultern von 
15 „National Node IT Representatives“ 
aus den teilnehmenden EU-Staaten.
Diskussion
Wie die vorgeschlagene Klassifikation 
zeigt, wird die Probensuche als Teil der 
Vernetzung von Biomaterialbanken welt-
weit mit einer Vielzahl von Strategien 
verfolgt, die sich sowohl in Methodik als 
auch Zielsetzung wesentlich voneinander 
unterscheiden. Dennoch schließen 
sie sich keinesfalls gegenseitig aus, 
sondern können vielmehr in geeigneter 
Kombination zusätzliche positive Syn-
ergieeffekte erzeugen. So vereint die dar-
gestellte IT-Plattform von BBMRI-ERIC 
mit dem Namen „Common Service IT“ 
– nach Wissen der Autoren erstmals – 
die Methoden des Katalogs und der de-
zentralen Suche in einer zusammen-
hängenden Vernetzungsstrategie. Damit 
ergeben sich vorteilhafte Synergien gegen-
über einer exklusiven Nutzung der einzel-
nen Methoden. Dies soll an zwei Bei-
spielen illustriert werden:
 5 Aufgrund der erforderlichen 
manuellen Dateneingabe sind 
traditionelle Kataloge möglicher-
weise nicht immer aktuell. Da im vor-
liegenden Konzept jedoch zusätz-
lich eine dezentrale Suche zum Ein-
satz kommt, ist in teilnehmenden 
Biobanken ein Brückenkopf vor-
handen, der auch eine strukturierte, 
automatische Meldung von Biobank-
beschreibenden und -aggregierten 
Daten an Kataloge möglich macht. 
Vorteil ist neben der gesteigerten 
Aktualität der Daten auch eine 
geringere Fehleranfälligkeit im Ver-
gleich zur sonst bei Katalogen üb-
lichen manuellen Eingabe im Web-
browser. Insbesondere lassen sich 
die entsprechend aggregierten Daten 
auf Basis der implementierten Zu-
griffsmechanismen im Konnektor in 
regemäßigen Abständen direkt er-
mitteln. Hingegen stellen manuell ge-
meldete, aggregierte Daten oft nur 
grobe Schätzungen dar, da sich der 
Probenumfang einer Biobank täglich 
ändern kann.
 5 Die dezentrale Suche kann mithilfe 
des Katalogs ein höheres Maß an 
Transparenz herstellen. So kann dem 
Forscher eine Übersicht darüber ge-
geben werden, welche Biobanken 
seine Suchanfrage erhalten werden. 
Durch die vom Katalog bereit-
gestellten Daten auf Biobankebene 
kann diese Übersicht anschaulich 
und informativ ausfallen; schließ-
lich wurden die Daten im Katalog zu 
diesem Zweck erhoben.
Über die vorgeschlagene Infrastruktur 
erhalten Forscher vielseitige Werkzeuge 
zur Suche nach passendem Biomaterial. 
Gleichzeitig wird Biobankern ein hohes 
Maß an Datenhoheit bewahrt.
Metadaten und 
etablierte Standards
Auch Metadaten und (Minimal-)Daten-
sätze etablierter Standards sind – wie 
die oben vorgestellten Suchmethoden – 
keine gegensätzlichen Konzepte, sondern 
können einander ebenfalls ergänzen. 
So wäre ausgehend von einem leeren 
Metadata-Repository ein großer Aufwand 
zu betreiben, um zu dokumentierende 
Datensätze zu spezifizieren und mit 
möglichst aussagekräftigen Metadaten 
zu annotieren. Durch die Aufnahme 
standardisierter Datensätze, die im 
besten Fall bereits Bestandteil der ohne-
hin lokal durchgeführten Dokumentation 
sind, kann dieser Aufwand reduziert 
werden. Beispiele solcher standardisierter 
Merkmale bzw. Datensätze sind a) 
SPREC („Standard PREanalytical Code“, 
[26]), ein mehrdimensionaler Code mit 
Merkmalen, die einen Einfluss auf die 
Qualität einer Probe und damit auch 
auf die daraus abgeleiteten Erkennt-
nisse haben können, und b) der MIABIS-
Datensatz („minimum information about 
biobank data sharing“), der u. a. auch 
Angaben zur jeweiligen Biobank, zum 
jeweiligen Patienten sowie zu den patho-
logischen Befunden umfasst [27].
Fazit
Eine Klassifikation von Strategien zur 
Vernetzung von Biobanken mit Ein-
ordnung bestehender Ansätze wurde 
vorgestellt. Trotz ihrer großen Unter-
schiede schließen sich ihre An-
wendungen gegenseitig nicht grund-
sätzlich aus. Vielmehr lassen sie sich in 
Forschungsinfrastrukturen – wie der 
des europäischen CS-IT aus BBMRI-ERIC 
– sinnvoll miteinander ergänzen. Als 
Resultat erhalten Forscher vielseitige 
Werkzeuge zur Suche nach passendem 
Biomaterial und Biobanker ein hohes 
Maß an Datenhoheit.
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